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HE: [ Hf] ] OAE Galeruca daurica ( Joannis) 是 一 种 近年 来 在 内 蒙古 草原 上 独 狐 成 灾 的 新 害虫 ,本 研究 旨 在 
明确 内 蒙古 沙 萄 莹 叶 甲 不 同 地 理 种 群 间 的 遗传 分 化 和 基因 交流 程度 。[ 方 法 ] 应 用 5 ECL ES LL T VP A 
叶 甲 8 个 地 理 种 群 的 遗传 多 样 性 、 基 因 流 和 遗传 分 化 。[【 结果】5 个 位 点 等 位 基因 数 为 10 ~ 18 ,有 效 等 位 基因 数 为 
9.2796 ~ 16.0388 ,多 态 信息 含量 值 为 0. 6760 — 0. 8985 ,期 望 杂 合 度 为 0.3430 ~ 0. 5284 ,说 明 所 选 5 个 微 卫星 位 点 均 
为 高 度 多 态 性 位 点 。8 个 种 群 的 期 望 杂 合 度 为 0.2216 ~ 0.3701 ,平均 值 为 0.2680 ;种 群 间 遗 传 分 化 系数 为 0. 1244 ~ 
0.4116 ,平均 值 为 0.2521 ;种 群 间 基因 流 为 0.3574 ~ 1.7596 ,平均 值 为 0.9622。8 个 地 理 种 群 根据 遗传 距离 聚 为 3 个 
分 支 , 遗 传 距离 与 地 理 距 离 呈 显著 的 正 相 关 关系 (20. 4854, P 20.0180) , [2816] Vb ZR E HEURE He EFE E 
AK ,不 同 地 理 种 群 之 间 基因 流 较 小 ,遗传 分 化 程度 高 ; 沙 瓯 董 叶 甲 迁 移 能 力 弱 和 地 理 阻 得 可 能 是 限制 其 基因 交流 和 
导致 遗传 高 度 分 化 的 主要 原因 。 
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Abstract: [Aim] Galeruca daurica ( Joannis) is a new pest causing damages seriously in Inner Mongolia 





























































































































































































































grasslands in recent years. This study aims to investigate the genetic differentiation and gene flow among 
different geographic populations of G. daurica in Inner Mongolia. [Methods] By using five microsatellite 
primer pairs, we analyzed the genetic diversity, gene flow and genetic differentiation among eight 
populations of G. daurica. [Results] The number of alleles and effective number of alleles per locus 
ranged from 10 to 18 and 9. 2796 to 16. 0388, respectively. The polymorphic information content per 
locus ranged from 0. 6760 to 0. 8985 and the expected heterozygosity ranged from 0. 3430 to 0. 5284, 
demonstrating the high degree of polymorphism. Moreover, the expected heterozygosity of the eight 
populations ranged from 0. 2216 to 0. 3701 , with the average of 0. 2680. The genetic differentiation index 
(F,r) ranged from 0. 1244 to 0. 4116, with the average of 0. 2521 , and the gene flow ( Nm) ranged from 
0.3574 to 1. 7596, with the average of 0. 9622. Eight populations were clustered into three groups 
according to their genetic distances, and the genetic distance between populations showed a highly 
significant correlation with the geographical distance (r 20.4854, P 20.0180). [Conclusion] The G. 
daurica populations are characterized by low genetic diversity. The gene exchange seldom exits and high 
genetic differentiation occurs between different geographic populations. The lower migration ability of this 
leaf beetle and geographic obstacles might be the main reason for the low gene flow and high genetic 
differentiation. 

Key words: Galeruca daurica; microsatellite marker; genetic diversity; genetic differentiation; gene 


flow; Inner Mongolia 
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yb tH Galeruca daurica (Joannis) 是 一 种 
近年 来 在 内 蒙古 草原 上 狂 狐 成 灾 的 新 害虫 ,从 2009 
年 开始 在 内 蒙古 草原 上 突然 大 面积 暴发 成 灾 , 呈 现 
逐年 加 重 的 趋势 。 发 生 范 围 从 2009 年 锡林郭勒 盟 
的 镰 黄 旗 、 锡 林 浩 特 市 、 苏 尼 特 左旋 和 阿 巴 嘎 旗 等 4 
个 旗 县 ,2014 年 已 迅速 扩大 到 锡林郭勒 盟 、 呼 伦 贝 
尔 市 .马兰 察 布 市 `. 巴 彦 淖 尔 市 .鄂尔多斯 市 和 阿拉 
善 盟 的 16 JE EL, WAE HARER DUBUE TP ZI 
Allium mongolium ZIR, A. polyrhizum 和 野 韭 A. 
ramosum ^E Ej 4 FESUB TRUE] ,主要 以 幼虫 为 害 , 严 重 
IRPÉPBCSEHS, E352) 8 8 206 CASE, 2014) 。 据 历 
史记 载 ,该 虫 在 国外 主要 分 布 在 蒙古 国 、 俄 罗斯 ( 西 
伯 利 亚 ) .朝鲜 和 韩国 ,在 我 国内 和 蒙古、 新疆 和 甘肃 
曾 有 记录 ( 杨 星 科 等 , 2010)。 然 而 ,目前 有 关 沙 区 
得 叶 甲 的 研究 很 少 , 且 仅仅 针对 该 虫 的 生物 学 和 生 
态 学 进行 了 研究 ,例如 , 马 尝 勇 等 (2012 ) 对 该 虫 在 
呼伦贝尔 市 的 发 生 为 害 及 生活 史 进 行 了 初步 调查 ， 
李 浩 等 (2014) 和 吴 翔 等 (2014) 分 别 对 其 抗 寒 性 和 
寄主 植物 对 其 生长 发 育 及 取 食 进行 了 人 研究。 
国内 外 并 没有 沙 和 长 绰 叶 甲 遗传 学 方面 的 报道 ， 
而 遗传 多 样 性 是 生物 进化 和 适应 的 基础 ,种 内 遗传 
多 样 性 越 丰富 ,物种 对 环境 变化 的 适应 能 力也 越 强 。 



























































Hy 






























































显 性 遗传 等 优点 ,目前 已 成 为 群体 遗传 学 分 析 物种 
和 种 群 遗 传 多 样 性 研究 中 最 普遍 、 最 有 效 的 工具 之 
一 (Balloux and Lugon-Moulin, 2002)。 通 过 分 析 微 
卫星 多 态 位 点 的 比率 及 杂 合 度 可 以 了 解 昆虫 种 群 的 
遗传 多 样 性 ,从 而 进一步 分 析 昆 虫 的 种 群 遗 传 结构 
( 刘 佳 妮 等 , 2008 ) 。 本 文 应 用 微 卫星 标记 技术 , 通 
过 分 析 内 蒙古 不 同 地 区 沙 签 董 叶 甲 种 群 的 遗传 多 样 
性 、 遗 传 分 化 .遗传 结构 及 基因 交流 程度 ,以 期 揭示 
JE FOR P S vh t Je UP TC EF RE T, ELA D CBE 
虫 源 问题 ,以 便 制 定 合理 的 监测 预警 和 综合 治理 方 
案 , 有 效 地 控制 该 虫 的 发 生 为 害 。 


1 材料 与 方法 













































































1.1 fimi 

2014 4£ 4 -5 HE AL rh E JR IP T CH EE 
发 生 区 采集 幼虫 ,为 尽 可 能 避免 采集 到 同一 个 体 的 
后 代 , 在 每 个 采集 地 点 选取 间隔 约 1 km 的 5 个 点 ， 
每 个 点 再 选取 相距 约 40 ~50 m 取样 点 4 个 ,从 每 个 
取样 点 的 苞 属 植物 上 采集 沙 葱 荤 叶 甲 幼虫 3 ~4 头 ， 
放 于 不 同 的 塑料 铅 中 。 带 回 实验 室 后 ,冲洗 晾 干 后 ， 
用 无 水 乙醇 浸泡 , -80Y 保存 。 进 行 微 卫星 分 析 时 ， 












































微 卫星 标记 作为 一 种 分 子 标记 , 因 其 具有 高 度 多 态 
性 .广泛 而 又 随机 的 分 布 在 整个 基因 组 中 并 且 是 共 








每 个 地 理 种 群 的 20 3E vb ZA sic np Hr 27 8 95€ ELA I] 
的 取样 点 。 样 本 采集 信息 见 表 1 。 























表 1 内 蒙古 沙 葱 莉 叶 甲 不 同 地 理 种 群 样品 的 采集 信息 
Table 1 Sampling information of different geographic populations of Galeruca daurica in Inner Mongolia 
种 群 代码 采集 地 点 地 理 坐 标 海拔 (my) 采集 日 期 
Population code Collecting location Geo-coordinates Altitude Collecting date 
XQ 新 巴尔 虎 右 旗 New Barag Right Banner 48?15'16"N , 117?17'20"E 552 2014-5-9 
XS 锡林浩特 市 Xilinhot City 43*54'53.07"N, 115?39'13. 19"E 1 069 2014-5-19 
AQ 阿 巴 嘎 旗 Abag Banner 44?13'10. 07"N, 114?4'0. 05"E 1 001 2014-4-15 
SY 苏 尼 特 右 旗 Sonid Right Banner 42?17'10. 4"N, 113?31'23. 5SI"E 1 267 2014-428 
SQ 四 子 王 旗 Siziwang Banner 42?15'29. 54"N, 111?29'36. 44"E 1 303 2014-5-25 
HJ 杭 锦 旗 Hanggin Banner 39?52'18"N, 108?28'56"E 1 293 2014-521 
EQ 哪 托 克 旗 Otog Banner 39?14'10"N, 107?39'38"E 1272 2014-521 
HQ 镰 黄 旗 Xianghuang Banner 42?24'36"N, 113?49'58"E 1 193 2014-5-28 
1.2 基因 组 DNA 的 提取 Harman et al., 2009) 的 41 对 微 卫 星 引 物 序列 ,由 华 





取 单 头 沙 葱 萤 叶 甲 幼 虫 用 液 氮 人 研磨 后 ,移入 
1.5 mL 离心 管 中 , 使 用 天 根 dp304 动物 基因 组 DNA 
提取 试剂 盒 , 对 单 头 沙 签 曹 叶 甲 样本 提取 基因 组 
DNA, 提取 的 DNA 经 1% Ys le e Us Jb E VICES I 
-20C 保存 备用 。 
1.3 微 卫 星 引物 

本 研究 选用 来 自 文献 (Patt et al., 2004; 
Verbaarschot et al., 2007; Waits and Stolz, 2008; 

















大 基因 合成 。 从 中 筛选 出 条 带 清晰 、 多 态 性 高 的 5 
对 微 卫星 引物 ,引物 信息 见 表 2。 
1.4 PCR 扩 增 反应 体系 和 反应 条 件 及 产物 检测 
PCR 反应 体系 为 20 uL: DNA 模板 1 pL,10 x 
PCR Buffer (Mg free)2. 0 uL, MgCl, (25 mmol/L) 
1.2 uL, dNTPs Mixture (42.5 mmol / L)1.6 uL, 
上 下 游 引物 (10 piumol/L) 4 0.8 pL,TaKaRa Taq XE 
合 酶 (5 U/uL)0.2 pL( 大 连 宝 生物 工程 有 限 公 司 )， 
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超 纯 水 补足 至 20 uL. 

反应 程序 (BIO-RAD PCR 仪 ):94% 预 变 性 
5 min; 94% ZEE 45 8,48 ~55$% 退火 45 s( 每 个 循环 
增加 0.2%C ) ,72% 延伸 45 s, 共 35 个 循环 ; 72C 延 








伸 8 min,4% 保存 。 

6% VS is BC RES VE SERE 7) E A5 [ur E DA , 恒 功 率 
70 办 ,电泳 1h, 经 AgNO, 染色 ,NaO0H 显影 ,了 晾 干 后 
拍照 保存 。 



































R2 微 卫星 引物 序列 及 其 退火 温度 


Table 2 Microsatellite primer sequences and annealing temperatures 














位 点 引物 序列 (5' -3 ) 复 单元 iB cil CC ) 序列 号 参考 文献 
Locus Primer sequence Repeat motif Annealing temperature GenBank accession no. References 
F: AAGATTTTITAAGCGATGATA 
;- MS : TG = y 
Mv-MS11 Re CCGATTAACATTACTICCCAG (TG); 48 -55 AY575862 Patt et al., 2004 
F: AACAAAGTGTATGCCAATGTC 
Ls-A121 t v C ( TC) is 48 -55 EU854473 Harman et al., 2009 
R: GGCAAATGGAGTAATTTCC 
F: CTTCTTCCGATGCTTCTTC 
: TACA - its E 
Dba08 R: CCAGTATGTGGCGAGTTC ( )7 48 -55 EF524283 Waits and Stolz, 2008 
F: CCTATGCTCCAGCAGTAGACG 
Drvizl2 t (GGA); (TGA) 3 48 -55 EF524287 Waits and Stolz, 2008 
R: AAACCTCCCGAGTAACCTATT 
Dviz13 FEUGGTTAGGAGTI IRA Ts (ATG) 48 -55 EF524288 Waits and Stolz, 2008 
Bá R: CCGTTATGCGAGGTTCTA die ü VINE 
1.5 数据 分 析 之 间 , 有 效 等 位 基因 数 在 9. 2796 ~ 16. 0388 之 间 ， 


根据 分 子 量 大 小 对 扩 增 条 带 进行 统计 ,从 大 到 
小 依次 记 为 A, B, C,…, 等 。 采 用 群体 遗传 学 分 析 
软件 PopGene32 (version 1.31) (Yeh ei al., 1999) 
对 全 部 位 点 及 全 部 地 理 种 群 和 个 体 进行 遗传 参数 分 
析 , 分 别 计算 等 位 基因 数 (Na)、 有 效 等 位 基因 数 
(Ne) MERA (Ho) 、 期 望 杂 合 度 (He) Shannon 
EBARA) 、 多 态 信息 含量 ( PIC) ,F-statistis 统计 
(Fg, Fr, Fsr) \ 基 因 流 (Nm ) \ 各 地 理 种 群 间 的 遗 
传 相似 性 系数 (了) .遗传 距离 ( 忆 ) 。 

利用 MEGA4.0(Tamura et al., 2007) 软件 ,基于 
Nei 氏 无 偏 遗 传 距离 运用 UPCMA 聚 类 法 构建 系统 
发 生 树 ,应 用 TFPGA(Miller, 1997) 软件 进行 遗传 距 
离 与 地 理 距离 的 相关 性 分 析 。 














Shannon 信息 指数 为 3. 0967 ~5.6086, 在 Mv-MS11 
位 点 上 的 基因 多 样 性 最 丰富 ,在 Dba08 位 点 上 的 基 
因 多 样 性 最 低 ,多 态 信息 含量 为 0. 6760 ~ 0. 8985, 
但 均 大 于 0.5, 说 明 本 研究 所 选用 的 5 个 微 卫 星 位 
点 均 为 高 度 多 态 性 位 点 。 观 察 杂 合 度 在 0. 2789 ~ 
0.4567 之 间 ,平均 值 为 0.3556 ;期 望 杂 合 度 0.3430 ~ 
0. 5284 之 间 ,平均 值 为 0.4303。5 个 位 点 的 期 望 杂 
合 度 均 大 于 观察 杂 合 度 ,说 明 种 群 以 纯 合 子 为 主 , 灯 
合子 较 缺 失 。 

8 个 沙 答 人 董 叶 甲 种 群 的 遗传 多 样 性 指数 见 表 4。 
8 个 种 群 扩 增 出 的 等 位 基因 数 为 34 ~ 62 ,四 子 王族 
种 群 最 少 , 苏 尼 特 右 旗 种 群 最 多 ;有 效 等 位 基因 数 为 
47.5532 ~ 55.7141 ,四 子 王 旗 种群 最 少 , 苏 尼 特 右 族 












































2 结果 种 群 最 多 。 观 察 杂 合 度 为 0.2832 ~0.4111 ,平均 值 
E 34 0.3395 ;期望 杂 合 度 为 0.2216 ~ 0. 3701 ,平均 值 
2.1 沙 葱 莹 叶 甲 在 $ 个 微 卫 星 位 点 的 遗传 多 样 性 为 0.2680。 平 均 期 望 杂 合 度 较 低 ( <0.3) ,说 明 沙 


从 表 3 可 知 , 5 个 位 点 的 等 位 基因 数 在 10 ~ 18 


区 至 叶 甲 种 群 内 遗传 多 样 性 较 低 。 





























RI  PPEGRBDHGES 个 微 卫 星 位 点 的 遗传 多 样 性 
Table 3 Genetic diversity at five microsatellite loci of Galeruca daurica 
等 位 基因 数 。 ”有 效 等 位 基因 数 。 Shannon 信息 指数 。 观察 杂 合 度 MERGE 。 。 多 态 信息 合 量 
位 点 Number of Effective number Shannon' s information Observed Expected Polymorphism 
Locus alleles of alleles index heterozygosity heterozygosity information content 
Na Ne I Ho He PIC 

Dviz13 10 9.27796 3.2276 0.4567 0.5284 0. 7760 
Dba08 11 9.9034 3.0967 0. 3253 0.3616 0. 7607 
Dviz12 12 11.5375 4.0304 0. 3078 0.4834 0. 8985 
Ls-AI21 13 11.0438 3.5201 0.2785 0.3430 0. 6834 
Mv-MS11 18 16.0388 5. 6086 0. 4096 0.4353 0. 6760 
平均 值 Mean 12.8 11.5606 3. 8967 0.3556 0.4303 0. 7589 
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表 4 沙 葱 萤 叶 甲 8 个 地 理 种 群 的 遗传 变异 统计 
Table 4 Genetic variation statistics in eight geographic populations of Galeruca daurica 
种 群 代码 等 位 基因 数 有 效 等 位 基因 数 观察 杂 合 度 期 望 杂 合 度 
Popúlatioù code Number of alleles Number of effective alleles Observed heterozygoty Expected heterozygoty 
Na Ne Ho He 
AQ 61 53.5464 x 0. 0509 0.3388 + 0. 0435 0. 2695 +0. 0274 
SY 62 55.7141 x 0.0487 0.4111 x0.0425 0. 2999 +0. 0258 
EQ 60 52.3183 +0. 0489 0.2832 + 0. 0424 0.3701 +0. 0242 
HQ 55 48.6961 +0. 0514 0.2965 +0. 0435 0. 2423 x 0.0289 
HJ 59 50.5761 x 0.0521 0.3332 + 0. 0449 0.2216 x 0.0281 
SQ 54 47.5532 +0. 0583 0.2959 x 0.0475 0.2576 x0.0311 
XS 58 53.6490 x 0. 0558 0.3812 x0. 0490 0. 2539 +0. 0299 
XQ 57 49.5729 x 0.0483 0.3762 x 0.0406 0. 2293 +0. 0268 
平均 值 Mean 58.25 51.4533 +0. 1465 0.3395 x0. 1251 0. 2680 +0. 0786 











表 中 数据 为 平均 值 + 标 准 误 。Data in the table are means + SE. 


2.2 沙 葱 莹 叶 甲 种 群 间 的 遗传 分 化 
沙 和 殴 董 叶 甲 5 个 微 卫星 位 点 的 F-statisties 分 析 
表明 ( 表 5) ,种 群 间 遗 传 分 化 系数 (CFsr) 均值 为 
0.2521 >0. 15 ,说 明 种 群 间 遗 传 分 化 程度 高 。 种 群 
基因 流 平均 值 为 0. 9622 < 1, 说明 种 群 间 整 体 上 基 
因 交 流 较 少 。 

为 了 进一步 比较 不 同 种 群 之 间 遗 传 分 化 的 程 
度 , 在 表 6 中 列 出 了 8 个 种 群 间 的 遗传 距离 和 遗传 
相似 度 。 遗 传 距离 和 遗传 相似 度 反 应 了 不 同 地 理 种 
群 间 亲缘 关系 的 远近 ,两 个 种 群 间 亲缘 关系 越 近 , 遗 
传 距离 越 小 ,遗传 相似 度 越 大 ,反之 亦 然 。 沙 葱 芭 叶 
甲 不 同 种 群 间 的 遗传 距离 在 0. 0744. ~0.2551 之 间 ， 
杭 锦 旗 和 鄂 托 克 旗 种 群 间 遗 传 距离 最 小 (0.0744) , 杭 
锦旗 和 新 巴尔 虎 右 旗 种 群 间 遗传 距离 最 大 (0. 2551) 。 






































遗传 相似 度 在 0.7726 ~0.9255 之 间 , 杭 锦 旋 和 新 巴 
尔 虎 右 旗 种 群 间 遗 传 相似 度 最 小 (0.7726) , 杭 锦 旗 
和 鄂 托 克 旋 种 群 间 遗传 相似 度 最 大 (0. 9255 ) 。 
表 5 ibOEUCERUDHGES 个 微 卫 星 位 点 的 下-statistics 统计 
分 析 结 果 以 及 基因 流 


Table 5 Results of F-statistics analysis and gene flow 


























at five microsatellite loci of Galeruca daurica 








nm 群体 内 近 交 ”群体 总 近 交 ”群体 间 分 化 ”基因 流 

inn 系数 系数 系数 Cene flow 
Fis Fir Fsr Nm 

Dviz13 0. 1907 0.2832 0.1689 1.2302 

Dba08 — 0. 4096 0.1440 0.3582 0.4479 

Dviz12 0.1007 0.4894 0.4116 0.3574 

Ls-A121 0.1534 0. 2243 0.1244 1.7596 

Mv-MSI1 -0.0257 0. 1229 0. 1975 1.0158 

平均 值 Mean 0.0019 0.2528 0.2521 0.9622 








表 6 WALAA E Ea RE E B3 fc ER SUL ER f TR UL 2t 
Table 6 Genetic distance and genetic similarity index between geographical populations of Galeruca daurica 
种 群 Population XQ HQ SQ SY AQ HJ XS EQ 
XQ - 0.9155 0. 8659 0. 8845 0.8731 0.7726 0. 8084 0. 8363 
HQ 0.0883 - 0.8874 0.9023 0.9108 0. 7767 0.8725 0.8018 
SQ 0. 1440 0.1195 - 0. 8883 0.8811 0.8012 0.8455 0. 8096 
SY 0. 1228 0.1028 0.1184 - 0. 8606 0. 8259 0. 8736 0.8315 
AQ 0.1357 0.0934 0.1266 0.1501 - 0.8376 0. 8545 0.8312 
HJ 0.2551 0.2527 0.2217 0.1913 0.1772 - 0. 8457 0.9255 
XS 0.2127 0.1364 0.1678 0.1352 0.1573 0.1676 - 0. 8362 
EQ 0.1788 0. 2209 0.2112 0.1845 0.1849 0.0774 0.1789 - 
对 角 线 上 方 为 遗传 相似 度 系 数 ,对 角 线 下 方 为 遗传 距离 。Genetic similarity index is above the diagonal, while the genetic distance is below the 
diagonal. 
2.3 WARMA RXT 王 旗 、 阿 巴 嘎 旋 和 锡林浩特 种 群 遗 传 距离 较 近 , 聚 为 








应 用 PopGene 软件 计算 出 Nei 氏 无 俩 遗传 距 
离 ,再 应 用 MEGA 软件 对 沙 敬 董 叶 甲 的 8 个 种 群 进 
行 聚 类 分 析 (UPCMA 法 ) ,8 个 不 同 地 点 的 沙 委 董 叶 
甲 种 群 分 为 3 文 ( 图 D) : 镶 黄 旗 、 苏 尼 特 右 着 、 四 子 
































一 个 分 支 ; 杭 锦 旗 种 群 与 哪 托 克 旗 种 群 聚 为 一 支 ;新 
巴尔 虎 右 旗 种 群 与 其 他 种 群 遗 传 距 离 均 较 远 ,单独 
成 为 一 支 。 
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图 1 ARTUA snp E S 个 地 理 种 群 的 聚 类 图 
Fig. 1 UPGMA dendrogram for eight geographic populations 



































of Galeruca daurica in Inner Mongolia 


2.4 遗传 距离 与 地 理 距 离间 的 相关 性 分 析 

如 图 2 所 示 , 应 用 TFPGA 软件 分 析 不 同 地 理 种 
群 的 遗传 距离 和 地 理 距离 的 关系 ,得 出 回归 方程 为 
y =3 214. 7x - 17. 361 , JH OE RŽ r =0.4854(P = 
0.0180 «0. 05) , pile n] IL, vb Z8 s p H AS Fe] LR 
种 群 间 的 遗传 距离 与 其 地 理 距 离 呈 显著 正 相 关 
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Geographical distance 
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遗传 距离 
Genetic distance 
图 2 vb 8 个 种 群 间 遗传 距离 与 地 理 
距离 的 回归 分 析 


Fig. 2 Regression analysis between genetic distance and 














geographical distance among eight populations 


of Galeruca daurica 


3 讨论 





选择 高 度 多 态 性 的 位 点 是 应 用 微 卫 星 标记 分 析 
遗传 多 样 性 的 前 提 。 多 态 信息 含量 (PC ) 是 衡量 遗 
传 多 样 性 的 指标 , 当 PIC > 0.5 时 ,该 位 点 为 高 度 多 
态 性 位 点 ; 当 0.25 < PIC «0.5 时 ,该 位 点 为 中 度 多 
态 性 位 点 ; 当 PIC < 0. 25 时 ,该 位 点 为 低 度 多 态 性 
位 点 (Vanhala et al., 1998)。 本 研究 中 的 5 个 微 卫 
星 位 点 的 PIC 值 在 0.6760 ~0.8985 之 间 , 都 显著 大 
于 0.5, 说 明 本 研究 的 5 个 位 点 均 为 高 度 多 态 性 位 
点 ,能 够 为 遗传 多 样 性 分 析 提 供 充足 的 信息 。 




















遗传 多 样 性 一 般 是 指 种 内 的 遗传 差异 水 平 ,一 
定 程度 上 反映 了 一 个 物种 适应 环境 的 能 力 及 被 改造 
和 利用 的 潜力 。 平 均 期 望 杂 合 度 又 称 群体 基因 多 样 
性 , 它 受 样本 取样 的 影响 较 小 ,故常 用 来 度量 群体 的 
遗传 多 样 性 ( Frankham et al., 2002) Takezaki 和 
Nei( 1996 ) 提出 微 卫 星 计 算出 的 期 望 杂 合 度 在 
0.3 ~0.8 之 间 , 则 可 说 明 群 体 遗 传 多 样 性 较 高 。 本 
研究 中 沙 萤 萤 叶 甲 8 个 地 理 种 群 的 平均 期 望 杂 合 度 
为 0.2680 ,只 有 哪 托 克 旗 种 群 >0.3(0.3701) ,说 明 
沙 签 曹 叶 甲 种 群 遗 传 多 样 性 较 低 。 这 可 能 与 沙 蕉 曹 
叶 甲 食性 罕 , 只 分 布 于 有 和 玖 属 植物 的 荒漠 草原 和 退 
化 草原 ,环境 条 件 较为 单一 有 关 ; 同 时 , 由 于 该 虫 近 
几 年 才 开 始 大 面积 暴发 , 受 杀 虫 剂 的 胁迫 程度 也 较 
低 ,变异 较 少 。 

种 群 内 近 交 系数 (Fs ) 表示 亚 种 群 中 个 体 间 由 
于 非 随机 交配 而 导致 的 亚 种 群 内 杂 合 度 的 缺失 状 
况 , 总 近 交 系数 (Fy) 则 反应 总 群体 中 杂 合 度 的 缺失 
程度 ;两 者 的 值 均 在 -1 ~1 之 间 , 大 于 0 表示 杂 合 
子 缺 失 , 小 于 0 表示 杂 合 子 过 剩 (Weir and 
Cockerham, 1984) 。 本 研究 中 i 的 均值 为 0. 0019, 
Fx 的 均值 为 0.2528 ,说 明 各 种 群 以 纯 合 子 为 主 , 杂 
合子 缺失 。 在 其 他 昆虫 遗传 多 样 性 的 研究 中 也 有 这 
一 现象 (万 宣 伍 等 , 2010; 孙 洁 茹 等 , 2011; 韩 海 斌 
等 , 2013; 师 沛 琼 等 , 2014) 。 杂 合子 的 缺失 可 能 是 
由 于 种 群 中 存在 大 量 的 姐妹 样本 (sibling samples) 、 
遗传 漂 变 、 华 伦 得 效应 ( Wahlund effect) 、 自 然 选 择 、 
微 卫 星 分 析 的 无 效 等 位 基因 (null alleles) 及 种 群 间 
缺乏 交流 ,长 期 近 交 (inbreeding) 等 原因 造成 。 本 文 
采取 的 取样 方法 减少 了 姐妹 样本 产生 华 伦 得 效应 ， 
沙 萄 至 叶 甲 在 采样 地 的 其 发 也 减少 了 遗传 漂 变 的 影 
响 , 各 位 点 的 有 效 等 位 基因 较 高 ,种 群 间 遗传 分 化 程 
度 大 ,基因 交流 水 平 小 。 因 此 ,种 群 内 长 期 近 交 可 能 
是 造成 杂 合 子 缺失 的 主要 原因 。 

基因 的 相互 交流 会 增加 种 群 内 的 遗传 变异 ,从 
而 减少 种 群 间 的 分 化 (Whitlock and. McCauley, 
1999)。 因 此 ,基因 流 的 存在 是 影响 种 群 间 遗传 分 
化 的 重要 因素 之 一 。 本 研究 中 各 位 点 的 基因 流 均值 
为 0.9622 <1, 说 明 总 体 上 小葱 萤 叶 甲 基 因 交 流 很 
少 ,这 很 可 能 是 下 列 因 素 造 成 的 :(1) 沙 殴 曹 叶 甲 幼 
忠和 成 虫 活动 能 力 差 ,主要 靠 仆 行 迁移 ,不 能 进行 长 
距离 迁移 ;(2) 沙 和 获 莹 叶 甲 以 卵 在 牛 业 、 石 块 及 干草 
从 根部 下 等 隐蔽 处 越冬 , 人 为 因素 造成 长 距离 迁移 
的 可 能 性 较 小 ; (3) 寄主 分 布 可 直接 影响 专 食 性 昆 
虫 的 分 布 (Mendelson and Shaw, 2005), vb Zi snp 
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HREF, EUBURCARUR FRUI , MAREE PI e v 
原 并 不 是 连续 分 布 的 ,主要 分 布 于 荒漠 草原 和 退化 
草原 。 

聚 类 分 析 表 明 ,内 蒙古 8 AP A FO DC TP TL CIE 
甲 种 群 可 以 聚 为 3 个 分 支 。 杭 饥 旗 和 鄂 托 殉 旗 位 于 
内 蒙古 西部 ,2 个 采集 地 区 相距 最 近 (99 km) ,植被 
等 环境 条 件 相 同 , 首 先 附 为 一 个 分 文 。 四 子 王 旗 \ 锐 
黄旗 \ 苏 尼 特 右 旗 、 阿 巴 嘎 旗 和 锡林浩特 等 地 区 位 于 
内 蒙古 中 部 ,5 个 采集 地 区 之 间 相 距 30 ~300 km , 均 
为 范 漠 草原 ,植被 等 环境 条 件 相 近 , 且 没有 高 山 阻 
隔 ,因而 聚 为 一 个 分 文 。 上 述 2 个 分 支 被 阴山 山脉 
分 隔 , 最 近 距 离 为 366 km, Jr XAR D REDE PIE 
古 东北 部 , 离 最 近 的 锡林浩特 采集 地 点 相距 约 500 
km ,期间 有 草 和 多 草原 、 典 型 草原 和 高 山 相隔 ,因此 单 
独 为 一 个 分 支 。 沙 正 萤 叶 甲 不 同 种 群 间 的 遗传 距离 
与 地 理 距 离 呈 显著 的 正 相 关 关 系 ,说 明 地 理 隔离 是 
造成 其 不 同 种 群 间 遗 传 分 化 的 主要 环境 因素 。 沙 歼 
至 叶 甲 在 内 蒙古 不 同 地 区 间 种 群 分 化 程度 很 高 ,由 
此 可 以 推断 , 沙 葱 萤 叶 甲 近年 来 在 内 蒙古 草原 不 同 
地 区 大 规模 其 发 很 可 能 是 其 当地 种 群 数量 长 期 积 
累加 之 环境 条 件 有 利 其 种 群 增长 的 结果 ,而 不 是 由 
外 地 传人 。 
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